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LCR Nucleotide Alignment

SuperA.con CACTACTGTGTTTTGTATGTTTGCCTGTTGTTGTCCTGTGTGTCAGTGTATGGGCGTCCCTGATAT 66
CH; E({}JgéAZ.con CACTACTGTGTTTTGTATGTTTGCCTGTTGTTGTCCTG'IécgTGTCAGTGTATGGGCGTCCCTGATAT 66
SuperB.con a?aa?t?g?a??ttaccgttttcggt?????????????aataaa?t??caa????t?tta?a??gtat?t? 40
E2 binding site
- <-
GroufBl.con AATAAAGG?a??tgacCGttttcGgTac???????????Aataaa?t???aac???ttttacac?gtattca 50
HPV19 STT--TT-------- T--- G -G---A 47
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15 44
HPV17 ....C--ATAAACCA-A-TG----GTG 45
HPV37 ...C--ATAAACCA-T-AG----GTG 44
HPV9 -A-TT--GTTA-CCA-TTTG----GTG 47
HPV22 ----A.. TCTATTAAC-A-TCTG----GTG 47
HPV23 . --A.. T-TGTTAAC-A-TCTG----GTG 45
HPV38 e CGCCC........---=-- A.. TTTATTAAC-A-TGTG----GTG 46
HPv4 e TGCTGGGTCTTAT------ A-ATTTTATAAAC-GTTTTG----GTG 57
Grou EBZ .con  ?caa?t???a?t?tt?t???attatt?attctg??a?taaaa??taat?ctg??c??a?a?a?t?ta?aatc 45
HPV. ---TGTGA-C-C--C-GGA--GT--T------ CC-GG----CC-TCAA---AG-CA-ATT-T-A--T---- 71
HPV65 -T-AATCC-TA-AAGAATGC---TG-----CC-A--G--AC-T-AA---AG-CA-. TT-T-A--T---- 68
HPV48 TA--GATGT-GAA-GT-TAC------ A--A---TG-A-C---CAA-C-GTGATCAAT-A-C-C-G-GA-TAT 72
HPV50 G-TGC-GAC-TGC--TCTTGGC-T-ACTG-GAATATTGT-CTGTG---T--ATA-TGTG-ATGCT-TAG--- 72
HPV60 AT-CA-ATATA-A--A-ATG----A-G-AGGATAT-T---TTAA----G---CTGTTGT-A-A-GA-GG--T 72
SuperE.con A??22A?222TGR222T 2222 2222 T 2222 T22A??GT22AT 2?22 T2A?2TT2?2?A??2?22222 T?A?TC? 22
HPR/41 -CGA-TTGC--GTAT-GTGG-GCGG-GTCC-CG-CG--CC--GTG-C-TC--ATA-TCACTTGG-C-G--C 71
71

GrougEl.con
HPV63

ATATACATGTGAATGTTGAATTATATAATGTGAATTGTGAA';'I]'_CTTGACTTTGGCACTTGCACTTTATTCT
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LCR Nucleotide Alignment

SuperA.con GTGTTTGTACAAAGTATGGTGTATGTATTTGTGTATGCATGTAAL???22ttt??2?2t2tt?tttgt?t?t?t 125

GrougAl.con TATTTTTTCCTGTGTGTATGTGTTGTG 27
HPV32 e 27
CH;IE’({;J A2.con GTGTTTGTACAAAGTATGGTGTATGTATTTGTGTATGCATGTAAA’?QI? caT TtthgT’maAl'GTaTgttZ 134
HPV28 TGT-GT-A-AAC---G--T--------
HPV10 T ------------ TAA -------- GC 27
HPV29 C-CCAG----GT---G-GC-------- G 28
GrougA3.con TGATGTTTGTCTGTATGCTGTTGTTGTG 28
HPV61 28
GroupA4.con T?A??2?22?22?22°2°2G 227220227 22°72T 5
HPV2a C- 2
HPV27 -A-ACGCAAACGG-TGAGGCG-TACG- 27
HPV57 -G-TTCTGTGTCT-CCTCATT-CCTT- 27
GroupA6.con TTGTGTGTTGTGTGTTGTATGTATTGTA 28
HPV66 28
Groqu?.con Ttt?2tttgt?t 2t 2ttt ?tgt?tgt 21
HPV18 -A-G-G---G--- 13
HPV45 -ATG--A-CACA-A-A-G-A---T--- 27
HPV39 -GCA-G---A-GCC--G--A---G--- 27
HPV68ME180 -GT-G-A-G-T-TG----G-A-G-TG 27
HPV70 -G-ATG-ATGT-G-A-GC-GTGTAT-A- 28
HPV59 -G-TG-----TATGTG---GTATGTGTG 28
Grou;)AB.con GTATGG?TG??TATGTGT??T?TG?G? 19
HPV T--TG------- .G-G--T-T 20
HPvV40 e C--CA------- AT-C--G-G 27
Groué)AQ.con TG?A??T??att?a?Tgt?tg?t? 2T 16
HPV31 --G-TG-GT--GT-A-ACA--TGTC-- 27
HPV52 CC---GTC---TG-G-AA-T 20
HPV33 C-CT-TGTG-A-T---G-TA-GT-- 25
Grouﬁ)AlO.con TATGTGTTATTGTTTTGTTTGT??ATGT 26
HPV44 e e 26
HPVSS s GT--- 28
SuperB.con aggaatgttt???????tt???t?tgactaa????7a?????7c?????a?a?caaccgcacccggtacat?a 83
AP-1 bmdlng site E2 blndlng site
GroufBl.con AgGaATgttT’)’P’J’?’?'P’?tt’?’>ttgTGACTaA?????a?????c%”ga”a%aaCCGCaCCCthacat”a 97
HPV19 --TAC-A TAA--A-CG-----------A----- 100
HPV25 ...TAG--T-C--
HPV20 . TAA--T-C---
HPV21 .
HPVvV14d ---—---A....--CAC-C------G............. CAA
HPV5 --TAC-C------- GTATA-GTCTT-C-AG--T-C- 113
HPV36 --TAC-C------- GTATA-CTCTA-C-AG-GA-C- 111
HPV47 -GTGTA-CTCTG-C-AA--A-C. 111
HPV12 ~TAC-C-rrone GTCTA-CTCTA-C-AG--A-CAG 11
HPV8 G A--C-----C-GCATC-CTCTA-CTAA--A-C-G---------- . 112
HPV24 -A-----C--GTTATTCA-GTGC-------- TTTGA-CTTTGGCTTGA-TGT--------=m-=-----, AGT 116
HPV15 -A-T--T---T...ACCA-GT-C-------- ACCGC-TAGGT-ATT.-CC-A------- --TA--C- 112
HPV17 —A—T—— T .ACCA-GT-C--- ---TA--C- 113
HPV37 ...ACCA- GT C——— 112
HPV9 117
HPV22 115
HPV23 112
HPV38 115
HPV49 -==C-oeees T..AACCGAGT-C-------- GATTG-TTAAC-C-...CCTG-------------- TA--C- 124
GroupB2.con ttt’??’?’?t 2tca???t??a??22?2?1?2222?2?27?7?22??2?2?a??2?2t?2?2tq?2tc?gt?tt???aa?t??a 72
HPVE AATC---AAA-TG-GCTAA-TATATAA-ATTTGCAA-CGTGTA--TA--TGT-T--GTG--C-AT- 143
HPV65 ———GGAAACG—GTATG—ATT CT-TT-C-G-GAGA--C-TG- 111
HPV48 ---ACCG--G-GTCAT-TATACGCC-CCATTGG-TGGGTTCTGACC-ATAAAC--C--GG-C.......... 134
HPV50 -GAGTCT--AA--TTTCAC-AAATGAATAAACAAATAAAGTT-ATG-ACA-GTGTG---TG-CTTTGAGTC- 144
HPV60 AA-AAAT--CA--TCAGCA-GTGTC-GACTCAC-GGGTCTAC-TTT-TG-CTAC-GC-CC--CAT--T-ATC 144
SuperE.con 2GG??22?2?2?2A??C 22?2 APCtt?Tt?2?2aT 2?22t2a??22 Tt2t2221?22t?27222t? Tt2ttattaa??? Tt 53
Pv4l A--GTACACC-CT-CATT-T--AT--ACT-CGCATGTAT--C-CTG-TA-GTTCC-G-ATGGG---TGAA-G 143
GroupEl.con TGGCATACTGATACTTGAAA??T?T2?2?2AT?2?22T2A??22T 2222222222222 TT?TTAR?2?2A???TT 106
HPVla TA-A-ATT--ATA-A-CTA-ATTTATTAGTAGATTAT--A---TAT-TTT-- 52
HPV63 - CT-G-TCA--GCT-G-AGG-TACACACCTGTACAGTA--G---ATA-ACG-- 143
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LCR Nucleotide Alignment

SuperA.con
GrougAl.con
HPV32

HPV42
GrougAZ.con
HPV.

HPV28

HPV10
HPV29

GrougAS.con
HPV61

CAACTTGT2TGT22222G2A2222T2222TA2AT 2 T2T2T2T 22722222272 TAPT 2222 TA?2A227T? 57
-------- G—-GGTGT-C-TGTA-TGTG--T--G-G-G-T-CGG-GTGCATAT--A-AAAG--TG-TTG-G 99
A—-ATGTA-T-ATGT-ATGA--C—A-T-A-G-TAT-TATTTGTG--C-GTGT--AT-AAC-A 64

acctgTgtgtatgttgTttgt’)ttT’>ttagg?_tgttt(<;;taaTgT T???tgtatgt? é;t”t”tgﬂatgth 87 197

G T T e A G BT GG O B AT CAAAGTATGG—ATGTAT- 210
TA-Teowmmeeen G--G-CTG-AA--mrormmememam C-ATG-A-G---G-A-G-A---Ar---- 99
TGTAA--AATGTG---A---A---A--CCATA-GTGTT---A-GTC------C-—-ACAATGT-—-A- 100

CATGTGTTGTTTTGTATTGTGCTGTACTGGCCTTGTGCAT(lB(')I'(?CTGTTTGTATGGTGCCTGGTTTGTATGAC

100

CH;IE%J A4.con gt’?a%gTctcgt’>aaTttcc’)t’JttcTaC’)_It_TtTacat_Ig’?TaTtTtgttgT’>Tngtg'>’>TatgtTt'PT%T 67

a - _____- _ _ _ - - __-

HPV27 G- AT-----—-- TCTG-----C--------- A-----G--GT-G-T----CT------- G--- 99

HPV57 —CTCTAC T-T--AT--G-A-A-A-GT-T-AG-G-TGTCTG-G-G--TG---T------ TG-TGTC-GT-A- 99
GrougAS.con TTCCGCATGTTTGT?2?2?22?222TA??T2TT???2?2G?2TGT??2??2?22G2TGT?T??22T? 29
HPV26 e GTGTGTG--TA-G--TGTG-TA---TATGTAA-G---G-TTG-A 58

HPV51 TGTATGT--GT-T--GTAT-CT---GCACACT-T---A-GCC-G 44
GrougAG.con TGGTTGTGCTTGTACTGTATGTT’)T’JtTGT?TGTtt’?t T tt’PtaTgttT%gTatOTgtth ctttttt 94

HPV30 ----T---G-C----- ---T-A------A-GAA- 46

HPV53 -A-G----G---C-G-A- TG G—————A——GT G-A-TA---A--A---A 50

HPV56 -GTGT----G-G---------- AC---GT-TG-G-G-- 38
HPV66 ~ oo T-TG---A-----A---A--T---AA-------- G--C-A--TG-A-G- 100

Groqu?.con gtatttt’P”ttt"Ttt’?tt’?ttttgt’?t ttt t’>tt_t|gt’>t'>tt’>t?????t ttt tttttttatt’>gtt 77

HPV18 A---A-ATA-ACA-C-A--G--G---T---A---CC.---G G-A-G---GCA- 77

HPV45 A-G-A- GGT———G A G--G-.A---A---A---A-- A 98

HPV39 --G--GT--GT--CC--A-G-GT-GA-...

HPV6BME180  --TG-A-GTG-GG--GTA-A-G-GTCA- A-G 99
HPV70 —-C-A-TACA-A-—G-GT--A-G-TG-ATGC--GCACAC-GT-TACATAT~-GTG-—-G-ATG-T--A 100
HPV59 CATG--GTA-G-T--GTA-TG----CC------- A-G-TGTGTA-A-GTACA--------- G-C-GC-GTA- 100
CHalrjo\%)AS.con ’)ATAC’PCCCTTG%ACTCCC’>TATGTGTTG'JTACTKTGGAAI_TGTATGTg'gGT’PTTGTTT?TGTATGT’7'>’>TTT 81
HPV40 A----A G G----T A------ G

GroupA9.con  tt?tttt?t?tgttt?tgttgtatt?t ?tatatgtgt?titat tgtt 2t 2titgtt? 2t 2t 2t 2 2t 2t ? 70

HPV35h -G---AAA-GTGTATGCATGT 21
HPV31 -ATG-G-A-G--C--G--C------G-A---G-----G---G-G----A-A-A--G-ATA-G-A-GT--A-G 99

HPV52 G-C-G-GTCA---A-G------G-ATGTC-A-CACAGG--A-AAG--AACCA-----TG--A-G-AA--G-T 92
HPV33 --G----G-TCTG-CTATG-ACT--G-G-TGT-----TG-GT-G-TG-T-G---T--GTG-A-G-GT-ACAA 97
HPV58 --GT---G---C-TACAC---T-TAT-A--CA----TGT--GT--TA-GTATGTG--G-C 60
GroqulO.con GTGTCATATGTTATTGT?T??TATATGTGTTGT?TTGTATATATGTtgtatgt?tat Tt TAaTg?_tTgT 93
Hpv1it e GTGTCAGTGTG T--T-TA-A- 33
HPV44 G-TA G G 98

HPV55 T-GT A C 100

SuperB.con 2a????2?2?2?2?2?22?2?2a??t?t???ccaa?t?ag?t?????2?2?22gc????2?22222?22?22?2227?7? 97
GroupBl.con ?a?t???2?2?????????2a???gt??gccaa?t?ag??????2t?????gcca?aa????2?2??2??7???2???? 117

HPVf9 -GTTA-GT-----A-C--ATACAG-CTGA.---G.C-TCA.GGCACA.....G 151

HPV25 -GTTA-GT-----A-C--ATACAG-CTGT.----.--CTCAGG........... 148

HPV20 -GTT--GT-----A-G--GTGAGT-GTGA.----G--GAGATCACAGCCAAGTC 159
HPV21 -GTT- GA-----A G--GTGAGT-GTAA.----A--GAGGTCAGAGCCAAGTC 159
HPV14d -CTCAGGTTTGCG.....C 159
HPVS5  C-G-CA..........-GTT--T.-----TAT--AATCAGATCAGT----.--CAC............ 159

HPV36

HPV47

HPV12

HPV8

HPV24 186
HPV15

HPV17

HPV37

HPV9

HPV22 CATCA

HPV23 AAT-CCT-G-GG-A--ATTATGATCAGCAGATAGCCAT.

HPV38 AA.T-CCTGA-GGGC--ATTTCAATCAGT--AGAT-TCAT! 162

HPV49 G-TCACCT-TGGCTACTTGGCAGTTACAAGT 175
Grouﬁ)BZ.con gtg’?”at’f"7act’z’cc’?(:’>’7’>’>tt’/>’?’/>a’>t’?'?’?’.f’a’?’?tt%5 c’>’>acTcattt((;;gtcaacatgcg’?9’7cc% 117

HPV. ---AA--AA---G--A-ATAC--GCC-G-GTCC-GTC-CT-TG-G------------=-----.. T---C-- 213

HPV65 --AAA--AA---G--A-ATTC--GCC-C-GTCC-TA---T-TG-------,---------- T-TGT---C-- 182

HPV48 s G et G--GA--CTGAG-AG- 163

HPV50 -A-TT--TT---C--G-CCTT-GTAGTA-AAAT-TG---CACCT--GTGA-CAATC-TG-TGACCAG-TGGA 216
HPV60 T--GC--TGCA-AT-GAGACTA-AAG-AACAATCAC---G-AC----TCGGAT-T----A--ATTG-T-G-- 216

Su;{/erE.con
HPV41

GroupEl.con
HPVla
HPV63

t’Ptt'Ptt?a?acaTtTt”t’?t%;ttgaGt’>ct’>atT’> '>ta’>’)’>at’>at%tctcaTgattngca"gccat 109

-G--AAAA-T--G--GG-AA-C--T-CA-GGG--T-T-CACGT-Crormrmomomemenoe CC--TG 215
22927T22222C2TTT22222T22T22AG T22T?2AT2222A222A2222222222T2222T22222G22AT 126
ATATT-TTATA-T--TATAC-TG-TT--TC-A-A-AGAC-TG T-AGATTTACAT-AGTA-AAG TA-GC-- 124
TATGC-GCTGT-A-—-ACCTG-CT-CG---CA-T-T-GCCT-GTC-TATAGCCTCA-GACT-GGCAT-CA- 215
II-LCR-4
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LCR Nucleotide Alignment

SuR/erA.con L1101 WP\ W W W W W W WPl el | Wl Wil o il ot Wl afd WA Wafd W | W W Wfd W W Wa 197
CAG-GT-G-A-G-TG 15
GrougAl.con T 22T TPTATGTTIGT 22227 e 68
HPV32 T-CA--G-------- TGTAC... . 119
HPV42 C-TT--A-----—-- CTGTT it 84
CH;{;({%AZ'CO” ttgtac’JgAtg’J’?’?atgtaTgtgt aTngtaAATAAA’>TgTGTCACATATGTTTIé;’ATTTTtTAatTt’? 261
HPV28 -GTGTATGC---TAATGTGG-TATAAGT-A-CAT C 282
HPV10 - TG-T---AGC T G-T G 171
HPV29 G-A---T-C-ACT.. G----A G-A A--CA-A. 169

CHSE({;J&-AS.COH TGTATTTGCTATGGTTGTGTATTGTGTGACCCTGTACTGA(]?%IZCTTGTCCCCTGTGTTGTGTATCTGTGGAAT 172

CH;IE%J A4.con TthgtTtgt'>Ctta/&'?tTacatGTAtACATGTaTGGTATGTATCCCCTC%E TATGAATAAACGTGTGTCA 137
a ______________

HPV27 A-G---G 171

HPV57 -A-GT--GCATG-ACACA-GTCG---C------ C T A 170

GroupA5.con  T?2TGT?2TA???22TGT?2T?T2?2?2?2T?22A2G2GT2TT 2222222722222 1?2?22 TGT2?2??2?T?2?2?TATG?GT 59
HPVEG -G---G--CAAC---A-G-AATG-AA-G-C--G---TGTATGTATGTAT-ATA---ATGCA-GGT----T-- 130
HPV51 -A---A--TGTT---G-A-GTAC-GT-T-T--T---GTGTGTGTGTGTG-TGT---TCCTG-ATG----A-- 116
GroupA6.con Ta’>’>T tgtat??tttgt t’7Ttttttttttttt’>ttt tatgactgt?tgtaTgTgt?a??a?t?gat 154

HPV?O 9 q’ _?g g gl' g 8 - ggAgAT -C-GT-- 118

HPV53 T- TAT ——————— CTG A—————G—A———G——G C GTG ———————————— L —— A-TGTT-GC-- 122

HPV56 ---TA- A——GTATGTT G---A-G-GC---A----A-AC--TGTATGTGTATGT-G---T-GTGT-AAT-T- 110

HPV66 A-GAC---A-----GTG-AA---T--G-G-G-A-G-AA-AAAC---CA--GT-ACT-T- ACGCGTGG T-CA 172

Groqu?.con t’>tttt’?’>’?'>gt’>'?’Pt’>’7t’>t'>t’>tt’7tgt’>Tttgttatta’thta _IgT?tg’J'Jt t?t??2taT agat

HPV18 -G-A-G..GTA-GTA-GG-T A-G---C-A---T-G- A- —GGC——T A---A- 147
HPV45 GCG-G-ATGTA-GAA-GTGCCT-G-GGCA-G-A--G-G---C----CA-AAT....-G-GG---T-A---A- 166
HPV39 -A-G--TGTA-GTATGTG-G-A-A...---T------- A--AA------ A--ACA--T-CA-G--T---T-C 135
HPV68ME180 -A-G--TGCA-GTATGTT-G-A-AA-C---T------- A--AA------ A--TCA--T-AC-T--T-G-T-. 170

HPV70 -GC--GCACAC-GTACTG-A-A-G--TGTCC-GGTAC--ATT---GGT-G-ATG---A-ATGT--C-TGCT- 172
HPV59 GTG-G-ATTT--TTT-GTACATAA-AAA--A-GCA-G-CAGT-TC----G--GT--CACCCA-----TA--G 172

GroupAg.con  GT7T2TGTTIGTPTATGTGT22G7ATG 2222 TGTGT2T2T2220729722222222AT7271222T77TG2?T 115
HPV A-Aw-re-Toee-GA-A—TATT---G-A-G........AATGTA-GTA-TGT-GT--TG- __ 155

HPV40 -G-T------ G------- CC-T---GTAC-----A-G-ATTGTTTGTATGCTGT--ACC-ACG-TG--GT- 168
GroquQ.con t’>t’>tgttt’>t’>tttgtttttatgt’?ttttttgt’?tt R t’Ptttt?? A%’)at’PT’?ttattt’?ct’?ttt 128
HPV16 A--G-A-G-A-G---AA--AGTGT-G---GTT---T--A-G--TG-ATG-GC-- 56
HPV35h ATAC---G-G-TA- GTG——G——GTGC——G—A—A—A—AT—A———G——G—GGTGCCTGT—TG—G——GTACA—GG 93
HPV31 -A-GC--G-G-AC----A-A-----A-AG-A---TA------- A-G-ATGC-ATG-A-G---A-AAA-A-G- 171
HPV52 -TGTGTG-GTAC-G----G--TGCATG--A-GTATG------ CA-G--TGT--T--T-G-C-G--C--G-A- 164
HPV33 -G-A----ATGT-G-A-G--AC---G---G--T-A-GTGTAC-TG---GT---C--G-TC---G-A--TG-C 169
HPV58 -G-T-----A-G-----G-A-----TG-A-G---TA-----CATG---GT--AC--G-TC---G-C--TG-C 132
GrougAlO.con ?Tgt??????atgcatgtgtgTgtTgta?tTaataAacTttat?TgtgT ?t???ttt???????atga?t?? 142
HPV6Eb ---A-----A-ATG-ACTGTTATATAT-TGTG 32
HPV11 G-TGTTGTAGTGTGTATATGT-TC-TGTA--GTGT-TA-G-G-A-A---T-GTG-A-ATGTGTATGTTA-GT 105
HPV44 C---AATGGA CA A--C-----G-CCTG--CCACCCC----G-AA 170
HPV55 A--...... T A--C-----G-CCTG--CCACCCC----G-AA 166
HPV13 --GT-TGT-TATGA--GTGTATGT---TCACG 32
GrougAll.con TTAAATGTATGTGTGTTGTGTTTGTGTATGTGTATTGTGTG 41
HPV34 41
SuperB.con P?22?22°27°27°222°2Q?2?2722?272C??72272°279t??27??27a?9C????2?2?2?2¢qg????2c?????2t??7? 108
GroupBl.con ?7?2????2?22?7???7??2?7Qq???7?2??2?27¢c???2???t?gt?????ca?gc??c?????cg?a??acqg????t??c 135
Pvf9 CAGCTGG....... CCA-A.TCTGAT-TTC..G-T--TTTAA--C--T....... --G- 'IgT G- AC1qC CG- 206
HPV25 CAGCTGCTCGCCAGATGCG.TATCGT-TTT..AGT--TTTGA--C--T....... --G-TT-G-ACGT-CG- 210
HPV20 AGGCTTGAGCCAGATCA-ATACACTG-GTGCCAGA--TGGCT--AA-TT-ATCGT-CC-AC---TTCGGAA- 231
HPV21 TGTTCTGAGCCAGATCA-ATACTACG-GCGCCAGA--TGGAT--CATCT-GTTGTTCT-AC---CTAAGGA- 231
HPV14d CAG.......... ATCA-ATACAGCG-GAG.CCGC--TGGAT--A--TA-ATCGT-TG-AC---CAAAAGA- 220
HPV5 CGTCTTG....GACTCA-A.ACAGAC-GTG..T-C--TATAA--T--T....... --G-TT-G-GACC-CC- 217
HPV36 CATCTTG....GAAGCA-A.TC.GAC-GTG..T-C--TGTAA--C--T....... --G-TT-GAGACA-TG- 215
HPVA7 AC-GTG..T-C--CGCAA--C--T....... -G-TT-G-TCTTCTG- 195
HPV12 AC-GTG..T-C--CCTAA--T--T.......--G-TT-G-TCGACCG- 195

HE\\@1 [T AC-ATG.T- c--TCAAA--T--T.'.'.'....--Gl-gg-G-TCGCCTG- 196
HPV15 - “CGATTTTATCACCGC-TT-G..TGG-A--AC-CGAGG--CCCGC-AGAAC-GCT 184
HPV17 .....CGATTTTATCACTGC-TT-G..TGG-A--AC-GCAGG--CCCGC--AAAC-GGA 185
HPV37 .....CGATTTTATCAGAGC-TT-G..TGG-A--AC-TGAGG--ACCGC-AGAAC-GCA 183
HPV9 ....CAATTTGAACAATAC-ATCG..TGG-AT-AC-GCAGG-AACCGC-AATTTCACT 190
HPV22 et —————— CG--AC-TGGAG-AACCGC-AAAGC-.TT 187
HPV23 et —————— CA--AC-TGGAG--ACCGC-AAGAC-.T- 184
HPV38 e TA--AC-TGCAG-AACCGC-AAGAC-.TT 190
HPV49 TCACCTCTGCCAGAAGT-TGTTTTTG-CAAGACATT-GCCAAGTAC-ACATTCGTTCC-GCTACATT..... 242
Grouﬁ)BZ.con ccca?t?aatac??????c?t??a?aga??cqg?? ’7%8 8’7’>ccaaaa’???’??at?’?cc’?’?c?’?’?’?atttt 156
HPV. ----A-A-T--...TTTG-A-AC-C---TCA-TA-G-- G----G-CGGAC--AT--T.-TTCA-A--- 281
HPV65 ----G-A-T---CTGGAT-GCCTCC-C-TC--TC-G-T-C-CG------ GAGGA-CGT--C.-TTCT----- 253
HPV48 AG--GACG--T-AGACGT-CATTTGT--GA--AA-ACC-TTTT-GGT--GTTTC--AG--GC-AGGT---G- 235
HPV50 -GTGC-GT-C--CGGTCA-T-TA-G---GA-ACGACC-TTTTCGGT--GTTTGT--GC-TTTAGGGA--A-A 288
HPV60 A-TTACC--CCGTAACTGGT-AA-A-AGAG--CCAA---G-AAA--GGCA......cccovveeeene 266
Su;{/erE.con t??T?t????7?a%atact??? a”a catatt??ta?cc?a????ca??gcg??c?aa?at.tg?a?a???c 148

PVv41l -AT-CCCGCCGCCG GG--TC---G--ATAATC--C-AACC--AA---TT-C--C--.--GCA-ACGT 286
GroupE1l.con ’>’>'PT’)T?????A'PATA’?T??????A’>’>’>T’)’>T’?’>TA?????????????????????????.???A?????C 140
HPVla GTA-T-ACATA-A---G-CTTGGA-ACC-TT-AT--GTGAACCATCATTTACAATAGTGAC.ATC-TAGTT- 195
HPV63 TGG-A-GTGGC-G---C-TCAAAC-GGA-AC-GG--TCCTTTTTGGCGCGCGCGCGAATTT.TGA-GTTAC- 286
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Su;{/erA.con
HPV54 87
GrougAl.con
HPV32
HPV42
GrougAZ.con
HPV.
HPV28
HPV10
HPV29
CHBIrDc{;JgiAS.con GTGTGTTACACTGTGTGTGCATTAATAAACTGTGTGTCAT(ZBLSETGTGTGGTGTCCGGTGCACCCTGTGAGTA 244
GroupA4.con TGTGTTGTGTGTtCTGTaaCth%th”TgGTgCang'>tttc’)’>’)’>TGCACcCtaT’7 ............. 188
HPV2a A----C-------—-A-A--....——--C--C............ 197
HPV27 T-T--G T ............. 226
HPV57 e C----TG-AC-CT--AA- T——C C-CTGCATGGTT---A-Grrreeveee.. 228
GroupA5.con  T?T?22222TT222T2222A222 22 TAT?T 22T 2222222222222 T2TT22222A?2G?227222727227227A 76
5) -T-CCTGT--GTA-GCAT-CTTGT---T-AA-AAAGTATGAATGTG-C--CATGC-TG-TTACATGTCTTT- 202

HPV51 -A-GTATG--TAT-ATTA-TAAAC---G-GG-GTGTGTGTGTGTGT-T--GCATG-CT-CATTTGTATGAC- 188
GroupA6.con ?t?gttAAtaaata??aatgagttTtacttttacgtgt t’>tcataaa’>T'> ?9?9gt?gT tc”Ta’J 212
HPV30 GATG TG C Ry N 7 ok A SR T
HPV53 G-T TG G C-----TG "‘ AA——C C---G-----CC--G 194
HPV56 TGT--G-ATGT-TGTGTGTGTA--C-T-G-ATGTATGAC-G-ATAT-TG-GTAAT-TTTGT----TG--A 182
HPV66 TAAAC---GGTGCGGT-G-ATCC--GGGCAG-GT----CAGG-T-GGTGG-GTTCCTTAC-GT-TAATG-TA 244
Groqu?.con ??atg?tgtgt??tactttt?t?tttgt?tttg ?tatc ?t?g??a???aacatttcatacaTa??tt??? _Ig 177

PVv18 AT---T-T---GG-T--G-GTGT-A---GG---.CGC-C-A-TG-GTA-CA-C-GT--TTG-GT 210
HPV45 GT---.CTAA-AG-GT-G-GTAG.....GG---.C-C-C-T-TG-GTA-CA--ACT--TTG-GT........ 223
HPV39 AC-CCC----ACTA--A.G-G-A-----T--ACA---AA-A-GTCTGC--------------- 206
HPV68ME180 .C-CCC----ACTA--A-A-G-CC----T--ACA----A-A-GACTGC-------- C------ AT--GTA.- 240
HPV70 TGTGTA---T-TAG-AG-A-G-G-G-A-G-A--T-T-TG-TAAT-AAGT-TG-A-GGAGGT-TCA--TGTG- 244
HPV59 TAC--TCCCT-TA-TG---CT-TG-CC-TA--ACACATTATTAC-CATTG-CC-A-T------GG-GTGTTT 244

GroupAg.con  7TGT222TAATAM I TAT22TGTGT?GTGTGGT?22GTAZ22270T 2227227222 T22T?APT22772 150
HPV T--TAA-----TA=--T Gror-T-----AAA-—-CTTTCT-TGTT-TAAAAG--AC-T-T-AAACT 227
HPV40 G---GTT-ee-GC-A.-=-G-e---GTG---TGGCAG-GTCA-GGCGTC--GT-C-G-GTTGA 239

GroquQ.con g??ttect?ttt?tgt?t?tatt?at??a? ?tatt ?t? ?gtatttgtttaac? ?att 2t ?tt ?ttttat 2t 180
PV16 -TA-GTGCT-G-AAA-A-TA-G-TG-ATGTG-G--TGTATGTA-G--A---TAA-CACG-G-GTA-G-G-T- 128

HPV35h CGTG-AAATG-GTGTATAA----GTGCA-TG-G--G-AC--GGG-----TTTGT--GTA-G--G--G---G- 165
HPV31 -TA-A---G-G-G---TGTGTA-GT-GTCCT---ATACACCC-A-TAG----AT-C-A--AC-A------ AA 243
HPV52 -TA-GTT-TG-GTATGTAT--A-A-AGT-CTGTA-T-ACTA-AC-A----TAGT-G-C--A-GT-A-GT-A- 236
HPV33 AGT-----G---G---A-A-G--A--AA-AC.---G-GT--------- A---TAT--G-ATG-A- G————G— 240

HPV58 AGT-----G---C---A-A---GT-ATA-AC----G-GT-----G..-A---TAT--G-AT.......... 192

GroupA10.con ?tgtTgTa?tgTt?tgt?tt?ttgtgtgt?tatt?tgTata?aa??ta?gtt?tgc?tggta??t?tat??? 195
HPVD FTA e TRTATE e

—-A-A G-G-C--G-GT-TC AATIG-TATG-G.-GTC 104
HPV11 A-e-A-GT----Ac-A-GT=-x-=-T-G-G--G....... TA-A-TTG-—-A-TG-G-—-GTA 169
HPV44 Ge-rne-Goor-G--TC-A-GT-TG--A-—-ATAA---T--CA--T--ACA--CAT--TA........ 233
HPV55 Gr----G-A--G---G--A-GTCTG--G---ACAA----C--CA--T--ACA—-CAT--TGT-T--AAA _ 238

HPV13 T-TG-T-GTAC-GTATGTA-G------ ACTGTA-G----ATGTTGTATGTA-G---A--T--CT-A-TAAAG 104
(Hilrao\ygfll.con TTTGTATATGTTTGTGTATGTGTATTGTGTGTTTGTATATG':II'-IéTGTAATGTATGTATTATTGTATTGTTGT 113

SuperB.con ???agga???????????????2a????7?tittggc???7a????7tttggca??a?????2?2?2?2?2???7?? 129
NF 1 binding sites
<-
GrouI)Bl.con ??7?a a????t??????????a’)?c?’)ttt_lt%;c°’>’>a’>’>’>’>tttt Gca9’>a'>’>'>’>’>’>’>’>’?’>’)’>’)’>’>’>’>'> 159
CAAT---ATCA-AATCTTGCC.-AT-TC----—---
HPV25 CAAT---ATAC-AATATTGCC.-AT-GC---C--...
HPV20 AGG----AATG-AAGGCTGCC.-A.-GC-------..
HPV21 TCA————AATG AAGTCTGCC. AT GA————
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47 263
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49 .
GrouE)BZ.con 9’7’)’7aa’>’>”ta?????t??????????’?aa??t???a’?’P’?’Paccgtt’Ptcgtt’?cc’?’7taac’)’7t’> ?ataa 188
HPV. CCTT--AAT--TTGAA-TTAACAACTGT--GC-ACA-.AAG------ A-----T--TC----CT-G-G-.-- 351
HPV65 TCTA--AAA-TACCGT-TCTGCAGCTGC--AA-TGTGTAAG------ A-----C--TG----CT-G-C-C-- 325
HPV48 TTGT-CCGA--CAGTTACACCTTAAAATGTAC-GCC-ACTTTTACAAG-TCAGA-AGAG-T-AACAAG---T 307
HPV50 AAGCG-CCGA-GTCGG-ACTTGCTAACA--GA-AAA-TCTC--GAG-TAGAACAAACC-CTGAG-CACC-C- 360
HPVB0 e T-----CT-CTG--GGAAC-TT-TC 297
Su;{/erE.con atctg’>cc’>’> ?Tattcc???a????Tc??tctt?ccac?a?c c’J'PTCt’>tag (?’)'Pta’”aCtaaa’?t [o] 195
Pv4l ----G--CC-A--CAA-TGA-ACGG--TG----G---AT-G-C-CA---GGC-G-GA-TCA---G-- AC-- 358
GroupE1.con A???????????T’)TTC?????????T???????????C’J’V)’?G’P’)'PTC’>’>TA??????A’>’>’>C’>A’>’)'PT’?’> 156
HPVla -TCTGCAATTGC-A---CATCGTTCT-CACATATTCTA-AGTA-TGT--TC--GATTGT-TTG-T-TTT-CC 267
HPV63 -CTGTTCCAACT-G---TGAGACGTC-GGATCTGATCC-GACC-CTG--GT--CTGCCA-AGA-G-AAG-GG 358
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SuperA.con N e e b i e e el 05
R/ GTTTGTGTGTCCTATTTATGTTGTGACTCGTATGTTATATATGTTGTATGTTTTCCTGTATTATATATAATA 159

GrougAl.con 68
HPV32 119
HPV42 84
GrougAZ.con 308
HPV. 202
HPV28 329
HPV10 218
HPV29 210
CHEIrj%JgiAS.con AGTGTGTTTATTGTTGCACGCCTTATTTTGTGCAGCTTCC(S:%\TTTCTGTGTTCCTTGTGTTCGGGTAGCCA 316
GIOUPAZ.CON oo s 188
HPV2a . 197
HPV27 226
HPV57 228
GroupA5.con  ??222?2222T2T2T2?22?2222T 12?22?2721 2222.22A2G??A?G??22?T 222 T?G???2?2C2T??272?ATT?? 94
5) CTACACTA-T-G-CATTTGT--TACCCC-GAGG.TA-T-GG-G-AACCT-AGG-G-TGTC-C-TATA---AT 273

HPV51 TGTACGGG-G-A-GTGGGTA--ACATTA-CCCC.GT-G-TC-A-GGTGG-GTT-C-GTGG-G-CCCT---GC 259
Groué)AG.con ??att?al ’>tggc’?t’>tt’_>l_g’?t’> Ci tcccT’)t’>atacacaac””t’h”t”tt"tt t???t?at?ttt?? 259

PV30 GC---T--G-A--AAT--A-G-G--------A-.G-C-T-C--CC-T-T-GG--G--- CACACC-CTG-GCA 261
HPV53 GC-G-TG-G----A-G--A-G-G--------G-,T--T-T-C-AA-C-CCACCCTG-A-TAT-A--A-A-GT 265
HPV56 TA-ACAT-AAT-AG-GC-TTTAC----GGT-GC.---A--T-AGG-G-G-CA--A----GGC-TT-G---TG 253
HPV66 TAT-AA-TAG-TTG-T-GTATGCA-TATAG-AAC-C--CA--.....oeiiiiiiiieiee, 286
Groqu?.con ?’?’?’?accct%t R’”’?ttt ctt”ct?')t’7t'>’?’>a’>t’?tatactq_ atttcaag’P’)’?ta?a?????????? 219

PVv18 TTGTG--A--GGTG------ GT-GGGC-A.T-TAT-G-C------------ TTA——A ACTGCACACC 277
HPV45 . 285
HPV39 C - -T- - 265
HPV68ME180 - -A- - . - - - - GT.......... 301
H5¥g8 T ACTAAGG——T—GT—CCTGT—TTACA—A——ATAG—AG—G—G—TTACCA—C—TTTC%‘&Q\CAT 316
GroupA8.con C22T?2222222222222?22222222222?2222772...... 152
HPV? -AC-TATTTTAAAATGTCTGCTCTGCACACTGCA.... . . i 261
HPV40 SCA- 243
GroquQ.con atttg?gt??a?ata??taa?ta?g?a?ttgt?.cttaatttactcta?cttgc??ta??tctta?qgt??ct 232

PV16 T- T-CTTGTG--AC--TTGTGTC-TGCAAC.A-A---AA---TATTG--T-AAC-CC-AC--AT-GTG- 199
HPV35h --G-CA--ACGC-ATAAA-GTG-T-TGTG---T.TA-----A--A--GTA---TTG--TGA--ATG-GTG-A 236
HPV31 -C-ATT--TCCT-CTTG-TCC--CTTGT-CC-G.--CCTCCC-A-AGTCA-GTACT--TT---GCCTATAA- 314
HPV52 GG---CACCC-C--GAG---CA-TAC-G---CT.-C----C--T-GC-T--CCTGCCCTAC-C-GT--CC-C 307
HPV33 --A--G--GT-CC--TA-G-G--A-G-G----A.T-GC..--G-C---C-C---AT-GCAATG--CC-AC-- 309
HPV58 G----G--GT-TC--T..G-G--A-GTGC---C.-C---A--G-C---C-C---CC-GCC-A---T-CATAC 261
GroupAl0.con ??t?t?tgtg?aa?a?a??att??????2?2?2?22t?2c??2?2?2t2?2?2?22¢c?2?22?2c??22?2?22?22?22?21222?229??
HPng TG-T-A----C--T-A-CA---A....... CC-.-TTGT-ACACC-TGTGA-TCAGTGG.CTG-TGCAC-CG 167
HE&L‘}‘ TG-T-T----C--T-A-CA---ATTATGTGTG-.-CTGT- AC%:SC -AGTGA-TAAGTTGTGTT-TGCAC-CG 240
HPV55 ACACAT-T-TA--C-T-TTCC-CCATTTTGGG-G-A...erovovirrier e 274
HPV13 AA-G-G----TGTGTTTGT--GCAATAAATCTA.ATCTG-GGTGT-CTGTT-CACCCTATGAG-AAGTG-TA 175

(HSIrDo\ygfll.con ATGTGGTGTGGTATTGTATGGCATATGGTGTTG .TACATG'Ii(g;‘-;Il'GTGTATGTATGTATGTATGTGTTTTATGT 184

SuperB.con ????7?7????gaccgttaacggtaagttt??????t?????????tg?accggg?gcggt????????a???t 164
putative v-myb binding
> <-

E2 binding site
GroufBl.con 7’?9’?9’?999 AcCG’JTAACGGTAAGttt’P’)’?’)”t’?’)’?’) '>g;?acngg?GchT??????t?a?t?t 196
HE&ZSSB A- TA----C ..-AGAAG- 304

HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47 322
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15 275
HPV17 273
HPV37 274
HPvV9  .C-A--
HPV22 279
HPV23 276
HPV38 282
HPV49 .
Grou B2.con ?aggtgagt A”gtt”aa’?’) ta??272tt?2?22?22222?2?22t?2?2t? ’>’>’Jc’>’?t’7’>’7cg’>’7’>t?’>g????? 218
E R ————————— T- C-G-CGG-GC-GAA--AAT-TG-CTGTC 423
HPV65 ————————————— TT TA———ACG——TATGAGTCAAT——GTC G-CGG-GC-GAA--AAT-TG-CTGTC 397
HPV438 CTTAAA CA T-CC-AA-GCG---CTG...ccoiiiiriiiiceeiirieee e 335
HPV50 GT-CA-CTG-C-GAAGA--GTA ... iriiiieeeiiiicee e es s 383
HPV60 C----A---AC-T---C-TACAA-GTT--GACTCACTCTC--TGT-A-AAA-CA-TTC--TTC-GT-GATAT 369

SuperE.con Totg?gc?aacca?taacattTtt?ct?gggc?A??c?accc?cttT? ’>tt’>ag’? cg’?tg’??t’?t’)
HPR/41 919‘? Gg %‘I’gTAG C--

- TA-TGC A-Gromemeemev GT-ATT-GA-CG-CT--GGTGC-G-CGGA--C--AAG 430
GroupEl.con T?222G?2AA?C??22222222T222C22GG2C2A?222A22C2CTTT222TT222222G2T2222?T2222C 179
HPV1ia -GTTA-GC--A-AACAACATC-GTA-AT--A-C-AACA-CC-A---CAT--TATTGT-C-GCATA-ATTC- _ 339
HPV63 -AGGC-CG--C-GTTTGTGGT-TCC-TG--G-T-GCAG-AA-T---AGG--GCGACC-T-TTCGG-CGGG- 430
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YY-1 binding sites ->
SuperA.con P e e e L L L L e L L L L L L L L L L L o bl Ll PN
V!

208
AAGACTTTGGTTGCACCCTATGAGTAACTTTTGTGTGATGTTGTTTGCTACGTGCTTAGTAGCCTTTAC-TT 231
GrougAl.con
HPV32

HPV42
GrougAZ.con
HPV.

HPV28
HPV10
HPV29

GrougA3.con
HPV61

GroupA4.con
a

HPV.

HPV27

HPV57

Grou;AS.con e 12C727 116
HPV26 TA--TTACACAAG-TT-C-TTTTATA-G---T-CAC-AAAC---T--AG-GT-A-A-TTT......-A-TT 338
HPV51 CC--CCCATTTTT-GC-G-ACAACAG-T---A-TTG-GCTA---A--TA-AC-T-G-AGC....... -T-CA 324
GrougAG.con ??tgttatt?tg?a?t?t?ttataccac?a?tgt??t??c?tatat??????????????????...ctcCa 296

HPV30 GT-AC-T--TATATT-A-A---------C-CA--AG-GT-CAT-T-......coooverrnnee. A-G-- 312

HPV53 AC------ CA--C-G-TACC-------- ATA-AGTA-AG-T----GGTATCCATTTTAGTTTGG...-G--T 334
HPV56 TAA------ G--T-CAG-G-AC--TGTGT-T---GCATA-A-----ATACCATAACATA........----- 317
HPV66 291

GrOUfA7.COﬂ 224
HPV18

HPV45

HPV39

HPV68ME180 -G 306

HPV70 GTATACCATTTGTAGTTTATACATTTATATTTTATAGTG.-GTT- 387
HPV59 301

Grou ;)AB. con

HPV 1

HPV40 248

GroupA9.con tta?gt??c?c?t??t?ta?ta??tt?a?ct?ctg??tigttttat? ?ttttaaatat????.....ctccA

HPV16 -GTG--TATT-A-TG-A--TA-AC-AT-TT-G--ACA-CC-G--T-TG-----T----A........ T 263
HPV35h CCCATATGA.-T-ACATA-T--CAG-ACA-GCTATATG-TG-A---AACAA-TCTAC 297
HPV31 ---G--GT-A-GCCA-AGTAA-AG--GTA-AC-C-GTCC-----T-GCAAC----GC-A 378
HPV52 -GCCC-AC-CTG-GTCC--C-TTG--ACA--A--AAT-A-CC----AC-C-CC-T-T-G........TA 371
HPV33 ---TT-CC-TATATT-G--G--CC-AC-TG-TTA-TA---C----CCT---G-C---CTAGT

HPV58 C--T--AA......... --G--TT-GT-TGATA--TA--T-A-AG-TT--AAC-G--CT.GC.....-----

GroupAl10.con ??22t222t?2?2222722222222272222222222722220272°0272°2a22272°227222722°2?1?27t?7a?7??7a 222
HPng TTT-GGT-TGCACGCGCCTTACACACATAAGTAATATACATGC-CAATATATATATTTT-GT-TA-A..AT- 237
HPV11 CCG-TTG-GTTGCCTTCATATT ..o -TATTATATATATTTG-AA-AT-CCTAT- 291
HPV44 .G-TT-TA-ACATAT 247

HPV S s 274

HPV13 TGT-GTG-CTCGTGTGGTGTTTTGTATACTATACTATAACATT-GTGC........coveenneee. AACC- 228
GrougAll.con TCAATAAACTATATATGTTGTGTGAGTGGTTTTTAATAGCCACTGTGT.....oeeeiivnee CTCCA 237
HPV34 e 237

SuperB.con t???2??7?7???2c??t?attgttgtt??caac?atcat?????a?a??tagtt?tt?cct?t??cgttatc?ta 207

Grou fBl .con  t????a???????t?aTtgTtgttg ccaaCaatcat?????a?a?caagtttttgcctgtatcgttatc ta 249

HPV19 -ACTC-TT..CGG-GC-----=---=mnmmmmmo- GCGTTATG-A-TT----C-----=-----G-----, (¢} 374

HPV25 -ACTC-TT..C.G-AC GCATTAGT-A-TT----C---

HPV20 -ACTC-TT..TGG-AG---- --G-T-C---CAAGC-T-G--T-----

HPV21 -ACTC-TT..CGA-AG-- --G-T-C---TTAGG-C-G--T--

HPV14d -ACTC-CT..ATG-GG-------------- T-C---TGCTG-T-G--T----

HPV5 -CACA-TT....A-A--G-- --T-C---AGGCATATT---

HPV36 -CACA-T....AA-A------- -T-C---TGCTATATT-----

HPVA47 -TCAC-AT...GGAT---A-- ----T-C---AGTCATA-T-----

HPV12 AGCAC-TTATACTAG--------------- T-C---CATCAGTTT---

HPV8 -CTTA-T...CATAAG-----A----------C--- CGTCT-T-G--T-----

HPV24 GCCACCTGCGCAA-TG-----AGCAA-T--TT----TACCT-A..-----A---T-A--

HPV15 STT...e GGC-G--A--A---AA--------- CTCTTT-T-AAT-TA-G-AA--GCCTG

HPV17 STT...e GGC-G--A--A---AA--------T-CTCTC-T-AAT-TA-G-GA--GCCT------ C-T--

HPV37 STT...e GGCCG-----A-C-AA-------- T-TCTTC-T-AAT-CA-G-AA--GCCTG-----A-T-- 339

HPV9 -TG....... GGA-G-----G---AA--------TACATAC-C-TTTTCA-A-GA--GCCT------ ATAAG 336
HPV22 -AG....... CAACA-----G---AA. TCCTGCC-G-AT-TAC 322
HPV23 -GG....... CAACA-----G---AA---------- AAGCC-ATAAT-CA-GCAA--GC-TGT-G--ATT-- 341
HPV38 -GG....... CAACA--G--G---AA----C----CACGTA-TCGGT-CAAGCAA--GC-TGT-G--GTAA- 347
HPV49 GT........ CATCTC----G----TT-----CA--CTTGA-ACAG-TA-ACA--TAACCGCTTGCG-GC-G 381
Grouﬁ)BZ.con ???2¢c?????ACCg??a tGGT?X?A?aatagtttctat???tAaTgATaGTTGgCAACaAtcaTta???cata 271
HPV. AGC-TTTGC----G G- G-CTG C..TTAT 493

HPV65 AGC-TTTGC----GG A-AA TAT C---C-T..-TA- 467

HPV48 ... ----TTT-----ATGTTGAT-C-CTG-CGCA----A--T----=-------- G-G....---- 394

HPV50 ... ----AT-TC---T-CT-TGTT. C..----A C T----GA.---- 443

HPV60 GCG-CAG..---AAA-AC---T-CCT----GA-A--....C-C----T--------- T-mm- AAT---- 435

Su;{/erE.con ?aAta?t?t?ttatt??2c?t? 2t ?tt??2c??gt??c??ata?????ct?ggtcT?a??? a?t??Tt?cgg 287
HPV41 -T-C

G--G-CAG-T-----GC-AAAACCT--TGGTT-CTG-CA---GCAGG-GT----- C-AC G--G--- 502
GroupEl.con ??AT??2T?22?222?222?2220T22TT2?22?22C22°0T222°2222222°220°T 222?221 2222°G 222221222272 191
HPVla AG--TG-TGAGGATTTATT-GT--AGACT-CGG-GCATTATACACAAG-GTGCA-TTTTT-TGTTC-CTGAT 411
HPV63 CA--AA-CTCTTTCGATCG-TG--GTTAA-AAC-ATCAGGCGATTCTC-AGTTC-AACAC-AACGT-TACGG 502
[I-LCR-8
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E2 blndlng site

SuperA.con tttt???????????c’?'Pc’P’Jtttt???????????????????????ACCG’?ttTCGGTtgc????????? 232
HPV54 --CACCTTTGGTGTC-ATTTTG-A-AATCTCCATTTTATATAACCGAA----T---------- TGTTGGCAC 303
GrougAl.con TTTT?TTTT.T???2T?CTCCATTTT??2T?C??G??............. ACCGA??TCGGTTG????TGG??? 109
HPV32 ----A----.-CAA-C--------- AG-A-AT-CA.............--==- AA------- CCGT---ATA 182

HPV42 SRR, of 3. NSRS 1 & S — TT--- TATC---CCT 144

GrougAZ.con ........................... ACCGATITCGGT??ccAAaATGGC 330

HPV3 s e T CT oo 226

HPV28 -A--—--AT - 353

HPV10 A--G-—- 240

HPV29 T R 232

CHalrjo\ygiA&con .............. ACCGTTTTCGGTCTCCCGCCTTTTTTGTTGCCG:Q%CGGTTTCGGTCGCCCGCCTTTT 386
GroupAd.con gTgTGTAGCC......CCCaGtTtcATgCg.......ecvreneee. ACCGTTTTCGGTTGCGTGCAGTTT 240
HPV2a A 250

HPV27

HPV57 281

GrougAS.con TTT?22?2T222222?22A?2222T2T?22222CA. ..o ACCG?TTTCGGT?2?2?2T???2??TTT 140
HPV26 ---ATA-TTTCTATT-CTATC-A-TGTCC--... e e CGT-CCTTA--- 393

HPV51 —-TGT-ACAGCTGC-GCCAT-T-GAGTG-..... ...~ A---m--- TCG-GTACT--- 379
GrougAG.con TTTtg.?????tg’>cC’>CCATTTT’)’>c’>’>t’7’>’7 . ACCGa9TTCGGTT39cctggcct’>t 336

HPV30 --GT.......-C--T------- AC-TT-CA........... T A-G

HPV53 . G-AC--T------- GC-TTGCA........ 374

HPV56 - TTGTT-TT--G------- GTACA-GCA.... 373

HPV66 ----A..GTGC--TA-G------- ATGCA-GCA... 346

GrOUfA7.COﬂ ttTta??c?t??aatcc?CCATTTTG??g?9c?... ACCG’7ttTCGGTtgcct’?tggctt 269

HPV18 TC-.-AC-----T CT-T--A. i iiiiimm== Ao T------

HPV45 G 352

HPV39 .GCG................=—--AAG----- C.GTGGGTTGAG 318
HPV68ME180 .. TAAG . J—— C-GTGG--CTA- 354
HPV70 el Dty A-T------ 442
HPV59 -—-A---TG-TT-A 358

Grou;)AS.con ..ACCG?TTTCGGTCGCGGTTGGCA? 174
HPV 285

T A
HPV40 [ o S c 306
GrOLIng.COI’I 325
HPV16

HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58

GrougAlO.con
HPV6Eb

HPV11 A CC--A.CAT 8
HPV44 TCC-CCATTTTGGGTGCAACC-TTITCGETTGTTCATTTTGGGTGCA ~-nmmremoemen T--C-CA-TA 318
HPVS5 i T T--C-CA-CA 298

HPV13 T-T-GTAAC..TTTTCTTACATTTTACGTCTCCATATTAAGTGCA...--=-A---=--mnmmme- GT-TC 295

ﬁlrao\ygfll.con TTTTGT..... TCATTCGCCATTTTATATATTTTAAAGTTATTC'I:'%%EGACCGCTTTCGGTTGCCTATACTAT 304

SuperB.con ??a?at????aa??a?????atat?a?taaata?ataaata?atatatatatatatat?t?tata?tt?ta? 256
GroufBl.con ?ca??t????a?t?a??t??atat?tata?atatataaata?atatatatatatatatat?tata?tt?ta? 301
PV19 AT----A----T T---T -=-TA 439

HPV25 444

HPV20 469

HPV21 469

HPV14d 450

HPV5 -AG-G-C--AGAT-GG 459

HPV36 - -A- - . A--mmmeeme GCT-CA-AGG--GGGT 461

HPV47 -CTTA...CC-ACA.GTAT-T-A---TA-----------A---A-------A--G-G-A-T--T--C-CA 457

HPV12 T--TAC...T-A-.T.C-GT----AAT--A---A A A--ATG-ATA-G 444

HPV8 T--CAC.....CATAT-GT---...T--A---A-----—- A--mnmneeeeeae .-G.T--C-A-GC-GT 430

HPV24 T--CTGTG....AATGTATTTAT-GAT--G-C-------A-GGA-G-C--C-TG 400

HPV15 TTTAA-CTAC-TAC-ATATGC-GAG--A-CTAT-TAG-GAGCTAT 385
HPV17 AATGA-CTAC-TAC-ATATG...AGAGCTCT--CT---GAGC-- 379
HPV37 CATGA-CTAA-TA.-ATATG..--GAGC-A.--CT---GAGA---- 381

HPV9 CTTATATAGACA-A-ATATATA-GG-GCC 365
HPV23 TT 343
HPV38 ATGAA-TAAA-AAA-AAACA-GGATATATTTA-GGGGCC-GT-AGCT-GGGATGTAT-C 406
HPV49 TACTT-CTTT-T-CTTGGAA-G-ATACAGACAGG-C-C 419
Grouﬁ)BZ.con a””aatatataACCggaagaG’hacATATAAA”Ag ct at’7’>gttc’>ta’>t’?’?at’7’>’>gtccaG 323

HPV. -GCT A--G-ACAG-GCA--TC--C-AA--CCT------ 559

HPV65 -GT A A——ACACAT GTA---C-GA-AA--CCCA----- 533

HPV48 -TA-C-TAGG-----AG-C--TAT-------- T-CT-----ACA--AGA-TTCTTCAGAA-CTG 458

HPV50 GAG-CGTG-C-----ACTAC-G-G--------.-- A--m--- CA-CA-AG-T-TG-AGGA-A-TG 507

HPV60 -AA--A----G---A------ G--T-=---- T-..---GAC----G--AACTT-AGG 493

Su;{/erE.con t?aTtG??ag?Tattttc?T??aaaAc?ct??taa??at?gCtcTt??gtctt? TT??2T?2?2T2?2C??2?2?2T?? 331
Pv4l CA--A-GT-TG--CCA-GG-TATG---AA-CA---TC--C--C---TC--G--A--TC-TG-AA-GAAT-CG 574

GroupE1l.con T””TTG'?’)')G"T')TTT'PC’)T’)')AA’)A’?”C????????????CT”T?????C”’?TTTGTTAATCC%'IE;%CCTAC 229

HPV1ia -GA--TGT-T-A---T-C-GC--T-TG-AATAAAAGTGAG--G-CCTTT-TT--rmrmmmrmmececme
HPV63 -CG---CCA-C-T---C-T-AT--A-CT-TGGTGGGAATTT--C-TGGGA-AG 555
II-LCR-9
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LCR Nucleotide Alignment

SuperA.con PP220220222220222222a222222220272222°22222222a2022°2422222°0242°222°22°20°2°2°027°

HPR/54 TAAAACTGTGTTTTAAGCACTTTGTATCGTACATCTAATCTTTTGGGCGCCGCCACA-CCTGCCCTGGTAGT 375

GroupAl.con ?T??2CCA???2?2?2?2TT?GC?A??2?2?22222A222TTT 2222222222222 T22T222A??T?2?A?TGC?A? 132

HPV§2 A-GT---TTAAAT--A--A-GCACATGC-GTT---ACTGCCAAATA-ATG-AC-GCC-AA-GGT-T---T-A 254

HPV42 G-TA---GGTGCA--G--C-TGTTTCCT-ACA---TGCAAACCTAT-CAC-TT-TAA-TT-ATA-A---A-T 216

CH;{:({%AZ'CM CGCCt???????????tT’?CQ(iGTGTGCacAccAccAATTAgTCATZactgaTCtATaTCCTGCg’)ACcTGCC 389

HPV28 ATGCAGGTGTG--Co-mmmm---TT-AT A--C AA 425

HPV10O - G Rt 300

HPV29 B C T G-G--m-mmmmm e T-----C-----T-AT--A--T------- A 292

CHEIrDc{}JgiAS.con TGGTTGTGGCACTATGCCACTGTACACATACCACATCCTGTTTAAACAAACTTTATGTGTTGCACCTGGGTG 458

CHEIrDc{;J Ad.con CGGTCGGCGCcGtTGCCAgCaCAgc????????TTAA‘[I_CCTTTAATTGCTctcATCCT’V?aAangTTa’)CT 301
a e AC- --

HPV27 e A G--

HPV57 e T-C---------- CTCATATCCT---------mmmmm T-A-----TTC-CT-T--TA-- 353

GroupA5.con  ??2??T?TT??2CCAA?TTT?A??2C?2?2?2A?C??22CAG???2?2?22TT222?2222220222A?2222222°2°2272277 160

HPVEG TAGT-T--AT----C---C-TG-TGT-T-CTG---GAACAG--AATCCTTTGGCAG-CAACACATCCTGCCT 465

HPV51 AGTA-A--TG----G---T-AA-CAC-A-TGC---TTGTTT--GGCATAAACCATC-TTTTTTTATGACATA 451

Groué)AG.con tg’?c’>t’)'Pttt?aactt’)?Aaatac’>a’>aa%g’>aattCagcaaaac'?’)tta”cc’?ttggcata(g _Igcch 391

HPV30 ATGAG-GT---TT-TA-GT-C--G-C-A---TAC------------AC---AT--AC------G-T----- 433

HPV53 ... GTGCAT-T---GT------C-C---CAT -------- G---TG---AT--T---------T-----

HPV56 --C-A-TA---A----AAA- GGA TTCGGTT C-TGG-CT........ AGTGC AT ATTT A- CCAAAAGG 437

HPV66 --T-C-TA---A---CCAA--CG--TTTTCA-C--AA---TT--T-CT--GGCATA---C-G-TTCCTGT-G 418

Groqu?.con at?tt?t?titt??a?ta?aAaaca?tit?ctca?c?aaaa?a??? ?tttacc?t?t?tt??ccc??cct? 317

HPV18 --G-C-G-GG---TCTGC-C--T---G-ACG--GGCACT-TTGCAAAC----ATC-T-TGGGCA-TGCT-CT 417

HPV45 --A-G-GACC---TA-AC-T--T--.C-AAA--GGCAC-TTT -AAC--CT 402

HPV39 CAT---T-T-AAACT-G-GG---C--CC--T----G-A----C-TGT -AGG--CA---TG-A-A 390

HPV68ME180 T-CC--C-A-ACAGT-T--A---CT-TG-GTT---G-A----C-TGT.--C---T-.GG--TA--- A-A-A 423

HPV70 TGTACCA-CAG--ACCC-TAT----CT---GTATCAGC----ACATGTCC-GTAACC-AAGTT-A-CTA-AT 514

HPV59 -CC--ACCT----GA-CA-TT--T-TG---AAA--T-AGC--A-CAGT-AAT--CCA-C--GTTT-CT---A 430

Grou;AS.con 2?2222TACATTTGTCAGCA??TTTTTAT??CATGTT?2?2A?ATTGTTAG??2?2?2?2?222?222?2272?22222727?227? 210

HPV CTCAT-------------- TG------- AA------ TA-A-------- CTTTATATAACTATATAAATCCTT 357

HPV40 ACACA--------------AA------- TG------ SC e 3

GroquQ.con ??ctcatat??t?ttt?t??aaata?taat?tttt????????222t?2¢c? 2?21?22t 2 2tt??tt? ?att 363

HPV16 GG-A--A-ATG-G---T-TT-----G-TC-A-G-CAGCAACTATGG--TAAAC-TGTACGT--CC-GCTTGC 392

HPV35h GCT-T----GT-T---ACAA---C-T-CC-ACC-CAGCAGAACACT-AAT-CT-G-GT-CC-GATA-AT--- 427

HPV31 ACA-GC--GTACAAC-A-GCTG--GCAGTAG--C-GCGGTTTTTGG--TC-TGAA-AC-AG--TT-GCC-AC 506

HPV52 AA--TTGG-TG-CC--GGCAC-G--AC--CTA---TTATATAAGTT-CAG-AAAC-GC-TAA-CC--TGG-- 496

HPV33 ATAC-C---GACA--GGCAG--CAGT----CC---TCTTTCCTGCAC-GTGTT-G-CTGTAC-TGC-GC--- 504

HPV58 GG-A--A-CGTGT---T-TT---CTAC---T-AAA. ...t 398

GrougAlO.con ?cc???tect?taat??atta??? thgtat”caa””tatcc”Atct’?”T”t?t????????aaac’?tT’?cc 288

HPV6b A-ACTT---ACC---TTG--- T-C-TCTTA----T--A-AT-T-G-GC.CAGGT-C--A--G-- 351

HPV11 A-ACTTA---CA---TTG---TAAC----T-TGT-CTA----C--A-GT-G-G-GCCAAGGT-C-TA--G-- 410

HPV44 C--ACA----G--CCCA---TGTTATA-C-AG---AA---TTA---ATC-C-......GCCAG---T--ATT 384

HPV55 C--ACA----G---CCA---TGTTGTA-C-AG---AA---TTA----TA-C-A-AGTTGCCA----T--A-T 370

HPV13 TG-GACCGA-T-GT-GC-GC-CGCT--T---AT--TC-TA--T-C-GCC-GCCAAAATTATCC-C-GC-TG- 367

(Hslrao\ygfll.con AACATGTTTTGGTCTGTTTGTGCTGTTTTAGCACAAAGGT‘g‘I%%ATGTGTTTTGGCTTCCTGCAGGCAACTTG 376

SuperB.con ??t??7????aat?????????attaagaCa?AGAGTGCAGGCAC 282

GroufBl.con ??t??2????aat?????????attaagaCa?AGAGTGCAGGCAC 327

HPV19 ACACACAGAT-CATTTTGCAGC-GC-A--TT 470

HPV25 AC....GT-GACACTGCAGC----G---TT 470

HPV20 CA-ATAGAC-GATATCATAGAGC---TG--G------------- 513

HPV21 AC-AGGGAAG--GCCCTAGTAC-C 493

HPV14d ..CAGAAAA--CAGAGAATGC-GACTC 475

HPV5 GT-CTTCTGT-ATCAGGCA 478

HPV36 TT-TTAATA-T-AAGGCAA 480

HPVA47 GGCTCAGTTCT-TGCAAT..T--------- A 486

HPV12 GC-TGGTTCTT-TGCAATGTG---GG----A 475

HPV8 GACTTGTGC---.TTTCCTAAGCA- 454

Su;{/erE.con T?22?2A?AA?A?A??C?22A??2?222AA???2?2G 22227222222 T2?TA???2?22? A?TGCGCTCTTTTATATAAT 364

HPV41 -TAC-A--C-C-CA-AC-GTATAT--GATA-AGGAACGGAT-GG--CACCAC-G 628

GroupE1l.con 301

HPVla

TCCAATAAAAAATCCCTACCCCTAAAATCTGTTTGTG CTG% E'SI'TTATTAATAATTGCGCTCTTTTATATAAT

[I-LCR-10
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Su;{/erA.con
HPV54
GrougAl.con
HPV32

HPV42
GrougAZ.con
HPV.

HPV28

HPV10
HPV29

GrougAS.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

Grou;AS.con
HPV26

HPV51
Groué)AG.con
HPV30
HPV53

HPV56
HPV66

Groqu?.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
Grou;)AS.con
HPV

HPV40
GroquQ.con
HPV16

HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58

GrougAlO.con
HPV6Eb
HPV11
HPV44

HPV55
HPV13

GrougAll.con
HPV34

LCR Nucleotide Alignment

39
TTTGCCAGCACATCTGCACACCCACACATTTATAACTGTCAGAACAACT-CACTTTCCATTGTG-AAAAACA 447

22DRRIIIIVRIVIIR2D22222222222TAP222222222TT222?TACATAACA?AC 147
Guoooeeeerscosssvenesensensenencsense - GCAAAATGTT--TACA------ T-- 285
ATGTGCTGECAACTGTTTTATGGCACGTATGTTCTGCCAACG--CACTCCCTAA--CCTToemmmmene c- 288

CTgTCaCGCaaa? TTTT?GGCIGIGAT A TaTot TTICIAGGTTTAT T OGCTGIATCATICTEZCT | 456
----- § P AC C--T T 495
--------- C-TT--T-—-AA-TG-—-AG . G-T- 37
NSl S vt U e oo C-. cT- 362

TGTTTGACAGGTTGCTAACACACACAGTTTGGAACAATGCS"I'S%CATCTATCTTTTTTGACATGTTGTGCAATT 530

GTGCCAg%”AcaATGAgTTTGgatTTTTGgTTGTTTaaT_(I_BCtTtttCTt:tg'Ié’;CAGTTTTTCCTTT’?tCtGTG 370

G-- ——

A y S G 412
------ A A G TG CORT ARG T A 424
22222222222C222C222222G2C222222222G22222C2T222222G22A222ATA?222222222222 172

CCTACGCTTGG-TTG-CATTTT-G-ACTATAAGT-GCGCG-C-GTATTA-TC-CAT---TTTAAACAATACT 537
GTGCATACATC-GCC-GCCCAC-C-TTGTACTTG-CGCGC-T-ACCGGC-CT-GTC---CAACCTATTAGTC 523

tcctgttc”’?at_?tt’?ttttgtc"ta” caatAt?cCtcacct?ttt ’>t’?ttac_tl%a’> cti ccaact 452
—————————————— T-GCA-C-T--G-CG----G--- 505
—————— GTTTA —————T——————TT——TA——C———G———T————A——A——CAC————————G—————————— 512
C---T---AGC-GAACAG--AA--C-TT-GC----TG-CGTTTCC-G---T-TA----TG-ATTATGT-CAG 509
-ATGA---AGGTATG-ACAC--C-T--CC-TG---TA-------G-A-T-C-G......ccocuue.e. 471

act"gl(_:t'?t ataaaa?g?? tact????????????????%\q_ caCct'?"'?"TTA TCATcaTCCTGTCC 364
ATA TT 489

“T---AC--TT-GC-CG-CTCTTTGGCGC GGTA

ATAGT A CCT-CT-GC 6 CTTOTT CGOGT ACATET A O TA - )y p— 474
GT-G--AC--G--C-GT.T T rmororrerimmeee G--TA. ~-Cremermememenn 443
GT-G--ACC-G---C-GTAT--- TAC. 478
—T-GCACT-CT--CA-TTT--G- Y\ o7 Vo R—— 570
CACGC--AGAC--CT-ACACAAC . ACAAACGC-AAATAG-----m-rmemrmence 488

P07 727?2?2??777?27?272?7?77?7?72??77?7?7?2??77?7?7???777?7

........................................................................ 10
CAATTTCCACCCATAACCGTTTCCAGTCTCGGT:;I'S%GCAAGTCACCATGTTTGTCAGCATATTTGCATTGCAT 429

??M???7?72tC??2?21??1????t?tca?aac? ?tt?at?cttt ?? ?ttcctgcactg ?tttt ??ct 2t ?c?t? 403
CA-GCGTGC-AAA-CCCTGTT-TC-TG-C-TGCACTGCT-GCCAACCAT-C--T--T----TA-AC-G-ACT 464
GT-TGCCAA-TTTATA-TGGC-T-TGCC-ATC--T-AA---GATTCAT--TGCAGTA--AGTCA-T-TTCAT 499
AT-CTGGC-TGTAGTT-CCTGCC-A-C-CACC--GCCAACA-ATAA---A-TC-AAC---GCAA-TATAC-A 578

TCCTGCAG--CAC-GG-CTACAC-TGTTGTCCCGCC-AAAC-GAC---T-.....coviernnen, 548
GGCATACA-ACCC-ATGACAT-GG--G---AG--A--C----TCT----------- TG---GT--G-A-T-G 576
........................ --AT--AG--A--C----CCC-----------C----GC--A-A-T-G 446

ctg??ac??ag????c?????gc?cac????? c?7??7??7?gc??ttacacaa?????c??tAtt?tat? 324
---CC-AGTT-CTTG-C GT——ATCATR%’(?

CT--CAACCACACACC-GG-G-C-GGGTG-GG----GCC-T 423
---CC-AGT-TCTTG-CAA.................. AACACACC-G..G-C-GGGCG-GG----GC--G 461
-TACATTCC--A-C-C-A 456

——————— TACATTCC--A-C---A 442
-A---CTGGC-TT--TAGGGC--GG---T-T-TATTTA-TAA--CT--CT 429

GATTGTACTCAAGCACTTAGGATTAACATGCTTCCTGCTTﬁ;I;gTTTCATCCTACGCAAGGTCATACACGTTT 448

SuperE.con

GroupEl.con
HPVla

AAGTACTATTAACACCGCACCCGTTGTGGCTAATCCCTTATGGTATTTAAAAGACTACACCTACAGGATGTA 436
AAGTACTATTAACACCGCACCCGTTGTGGCTAATCCCTTAéI'ZG76TATTTAAAAGACTACACCTACAGGATGTA 373

[I-LCR-11
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LCR Nucleotide Alignment

CGCCCTTTGCATTCCAACATTGATTTATATATTTTTTACATAA ... 490
GrougAl.con ACGCC??TTTGCACA?GCATGT???2?2?22?2??2?72?2?AAAGGTT?GCATA?CT?TGCA?TTAC??ATTTCCTT 196
HPV32 CT A T G TT 348

SUR/GTA.COI’] P07 ?7?7?7??7???7?22??77?7?7?22?7?7?7?7?2?777?7?7?7??7?7?7 239

HPVA2 e G------GCACAAAGGTTGGC-+----A--r--T--Cor-Gror-CCremmronn 358
GroupA2.con GGCAcGtC’?aa’)thCTcCATTGCAAA”TTaaC”GCTtCTGGGCACcAACTTAT .................. 506
HPV. T-TC T 409

HPV28 A-A U, UG
VAT J— G-A--C Toe-A

HPV29 —-A-TTGCACA-A-A --CG-T
GroupA3.con  ACTGTGCTTTTAGGCACATATTTTGTGCTGACTACTTTCCCT v 572

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

Grou;AS.con
HPV26

HPV51
Groué)AG.con
HPV30
HPV53

HPV56
HPV66

Groqu?.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
Grou;)AS.con
HPV

G?? 249
GTTTCAAATTGCTAG----AG-T-rmemrmemcmenn CCGCCCAATATG--Crermrmrmemcmn oo C-
HPVA0 e (o7 WemaSab T—G- 399

GroquQ.con ???????????????????tgactca”at?’)tca gca tgca??tgcaaaat??tta??t??actta?a?t 443

PV16 ATGTGCAACTACTGAATCACT-TGT-C--TG-GTCAT-TAAA-TAAATC-CTATGCGCCAACGC---..... 531
HPV35h ACTTGTGGTCCACCCACAC-TGTAACAC-TG......ccooceiiriiiieiieninecesees 530

HPV31 TGAATCATGTTTGTTTAAA-ACAA-TGTAGT---ACT-TGTGTCA----C-TATA---TA-TAT-C--C-CA 650
HPV52 .CAGG--C GC-AA-C---ACA-TGCCTA--A-TGCA- 600

HPV33 CTGCAT. . AT AC---AT-GT---A-T-G- 635

HPV58 CATATG........c....m=====-T--ATA----m o mo-- () P GT---AT-AT---C-T-G- 505

GrougAlO.con 327
HPV6Eb

HPV11
HPV44

HPV55 T 4
HPV13 -CT-TCTATCACTCATTTTACCTTTATAACA. ..., 462

(Hilrao\ygfll.con AAGGCGCCACCTGGCAGTTACTCATGTGTCTGCAATTGT;'fAE:TACAATGTTTTGCACACACATTTT ...... 514

SuperE.con TTGTCTTCATTGTTTATGGTTTACCGCGCTCCAAAGACGGTTTGCCCAAAGACGGTTTGCCAACCGCGGTTA 508

(HBE({}J El.con TTGTCTTCATTGTTTATGGTTTACCGCGCTCCAAAGACGG'GI;I'JGCCCAAAGACGGTTTGCCAACCGCGGTTA 445
a

[I-LCR-12
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PV enhancer-associated

factor binding site ->
SuperA.con  ???727227222722222227222°222222°7222°2222222222222°27222??7??taa?actgcttttaggc 255
HPV54 TA--ACA----AG----- 508

GrougAl.con
HPV32

HPV42
GrougAZ.con
HPV.

HPV28

HPV10
HPV29

GrougA3.con
HPV61

T?AAAA?GCTTTTAGGC 240
408
418

588

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupAs.con T??AACTGCT??TAGGC
HPV26 -AA-- - GTmme 582
HPV51

IO N, 7. V. 588
GrougAG.con .CtTTathCTgTTGGGC 485
HPV30 5
HPV53

HPV56
HPV66

GrOUfA7.COﬂ 1aAAACtGCTTTTAGGC 429
HPVL8 e o 5

HPV45

HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

(H5 Irjo\y ;)AS. con ACACCTTTZATT ? C_IAC(‘{TTT? ?TG ?A(_:I_TGTTACTCATCTTATT?TAT’.;%?CTTC .CAAAC?TGCTTTTAGGC 311

423

189

G---G-A---- - Ao 470

InY

HPV40 G---G
GrOUfAQ.con
HPV16

HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58

GrougAlO.con ..................................................... ??aaac?ttt?cttt1??7? 339

HPV6Eb --C-G-C..---GTG 444
HPV11 ----C-G-CGG---G.. 489
HPV44 .ACT-CTGC-GT--CG-TTG 476
HPV55 ..AAC-CTGC-GT--AC-TGT 462
HPV13 verm T--T---G-----CAA 479

GrougAll.con .TTACCCACCCTCTCATA 531
HPV34 531

SuperE.con GGACTTGTTTCAATTTGCTGCCAAACTTATCTGGTCGTGCTCCAACGGGTTTCCTGCCAAGCACCTAAAACG 580

(HSE({}J El.con GGACTTGTTTCAATTTGCTGCCAAACTTATCTGGTCGTGC;'%LCAACGGGTTTCCTGCCAAGCACCTAAAACG 517
a

[I-LCR-13
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Sue}erA.con
HPV54
GrougAl.con
HPV32

HPV42
GrougAZ.con
HPV.

HPV28
HPV10
HPV29

GrougAS.con
HPV61

GroupA4.con

PV enhancer-associated
<- factor bmdlng site
acatatttt?????2?t?tt??2?2???t????taat?gca????ttggc?t??a??a? 2?2?22ttt ??2??2?c???

87
--------- AGCTGTGTAAACTTAG-AAGTGC--A-TTGGCAAACTAAAAC-TAGGTGTA-GCCAGGTACGT 580

ACATATTT?..222GT?TTGGCA?A???2?TTTACAAGTTAC??2TGGC?TA?ACAAG??2?AGT??2TTTG.. 287
-------- G..TGG--T------C-GTAC----=--=--TC---eC--G-----AC T=--GCr---.... 474
-------- T..CA~-G------T-CACA CTooe-T--A----TAA~-TA--... 483
ACATAATTACTchtTGGCtchTTTTcTAggtTgcCTTGCCAAnggAtGTGCTTCCAAATCTCCA ..... 586
A G----A [c T 628
@ 505
CCA A-—-AT Cor TGt L, 495

ATTGCTTGTATACTTTTCTAGCCAGGAAACTGTCTTGCAA%EETGGGCATGTTTTACACACATTATGTTACA

660

acaglgc':l'T'IgtaCTGCGTCTGCAGaAAAACCTGCagCaACAG CACSt'(I)"EI;GGGCGCGTCGTTTtTGCAGCCAAC. 493

HPV2a

HPV27 C G C . 536

HPV57 GGG-----TCC CA-C C 549

GrougAS.con AP?TATTTTT222?2?AT?TT?TA??T?T?2?TAA?TGCA. TAGTTGGC??????A??????T’)T’>TTT????? 226

HPV26 -CA----—-- ATTTT--T--A--GG-C-TT---G----.-------- TAACAT-TACACT-T-G---GCCAA 653

HPV51 -TG------- TGGC.--A--T--TC-.-AC---Tmn -2eemeen AGGTCA-ATACTA-G-T---AGTGC 657

Groué)AG.con A?AC?TTTT?... ’7’?’>TgCAa’P’?’PTcTGCA’Jct'PtangttTTGGCtTGcAGcata”atT’>T t?aGCCA. 538

HPV30 -T-AG----T.....AT-----ACA------ ACAC-A--A-----m-ommeeeee T---T--GT----- 60

HPV53 ..TAT-----ACA------.-- Tommmmmmm e CG--C--CT-----. 611

HPV56 - TA-A-TGTG----A--T-G A---C-C-A---AG----. 650

HPV66 ~ -T-TG-—-...... TA----GGTG-T----A.-A--T-T-G-----G--T---CCTT---G-A-A----- 577

Groqu?.con I..2a?cTGTTTT IACtt”ccTAAttgcA TAgTTGGCcTGtAtAACtaCTtTt’?’PaTcCAag 491

HPV18 WAGTT AAG C CATG-----C 624

HPV45

HPV39

HPV68ME180 .

HPV70 TG -C A-----GA---. AG-----AC

HPV59 -C ...CA A.CTT ~-A-----T--C-A-------G-GCA------- 620

(Halrjo\y;AS.con ACATAGTTTT”C'P’?? A_I‘I_'AAA’PA’>TTAGCTA(,:ATAGCAE ’?TTTGGCAg'3>7ACATAACACT’>’>TGGTTAACA. 368

HPV40 - G CTA.--A-G T AA TG . 538

GroquQ.con ACATATTTTt’P7?7c7tttcTttaaa’>cctTaAtT CA’)gtttTGGCtT’V?acaat’? ttt?ttat cc”aa 520

HPV16 - GGC..T-G-T--A-CTAA-C-----—--TA.------ GTT-AAAC-TC--A-G-C-- 617

HPV35h T..G-A----- AA—GGG—T ————————————— TACAT——TA G-G-GT-TG- C—— 616

HPV31 ...GTAGA--A-C--T-T----G------ ——GC TTG--CAT----AAAC----A-G 737

HPV52 ------—--AT..TTAAACT--C--TG-AC-----A--.--G-------..---CAA--ACA-CC-A-GCC- 687

HPV33 mmmmmmnne, A-T==Ae-=-ComAmeae-Gomme, A 721

HPV58 e A A--=Am=--C--TG=-=-Gmmmm = mmmmmeeee GC----- A————G ——————— A-- 590

GrougAlO.con ttA’?aatttt’>g Ect”’???a CcAatt’?ttaAAAGca TTTTTGGCTactAgCactaCATTTTT](:;TaCagT 403

HPV6b -==T-C---- A--- TG-----GC--------T- T-G-TC

HPV11 ——C———G—— ---GATTGC------AGG--------- --=-==-=-T-----TGA------------ CC- 558

HPV44 -G-AC-A-AGT- C———GGTAGC A-C--T G 547

HPV55 ---AC-A-CGT: A 532

HPV13 G--C-T----.--A--TACT 549

(l_;‘”rao\ygfll.con AAATTGCTTTTAATCACATACTTGTACTATGTAAACAGTGTGA(():SCTTGGCAGAACATTGTATTTTACATGCCA 603

SuperE.con GTAGGTGTGTACTCTTTTCAAGAATTAACAAAGGAGATTTCTCCCGCCAAATTAGTTTCGAGCGACCGAATT 652

CH;E({}J El.con GTAGGTGTGTACTCTTTTCAAGAATTAACAAAGGAGATTT%I?(’:CCGCCAAATTAGTTTCGAGCGACCGAATT 589
a
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LCR Nucleotide Alignment

Su;{/erA.con 288
HPV54

GrougAl.con
HPV32

HPV42
GrougAZ.con
HPV.

HPV28

HPV10
HPV29

GrougAS.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

Grou;AS.con
HPV26

-T-TG-GTCTGA-ACA-AC-GTTGTAACC-A--G-T-A-CA------ TATGTA..........c..es 708
HPV51 -A-GT-TCTATC-TAC-TA-AAA..CCAT-T--C-C-T-TG-------- CTACACAAATGTGTTACCTA... 724

GroupAG.con ....2722222222AgTATCTGTCTIG ABACPAZGT222227aCa P TTACTCATHIGER?A. ... 577
HPV30 . Noifcaniin T---GC-G--GTGT-A-ACC------- A-C--C-........ 653

HPV53 e A-T---C-G--GTG.CAC-TAx-n---- GCA-GC-...... 659

HPVE6 . AGTATCTGTC---mmmme T-Croe - T--AAC. - Tom-Aremmriemens TT-A... 707

HPVE6 oo C---T.-T--AACC-T-T-Criermrmee-Ac-Av....... 625

Groqu?.con AaTgTGTCt??tagT?aaagt?Ataa??aagTGACTaAt?t?t??at?aatagttTatGCA........... 541
HPV18 -T-C-----ACCCT-A-C-TGA-CT-TA-TA------- GC-G-GC--AC 685
HPV45 ---C-----AC- T——‘I:I_C '_I'I_AACCT -TA--C-----C-CT-A-AC--AC

HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
Grou;)AS.con
HPV

HPV40
GroquQ.con
HPV16

551
---AATGTCACCCT---TCA--CA-GA---G-GTAAAGGTTAGTCATACATTGTTCATTTGTAAAACTG--C 689
HPV35h -ACCAC-C-AC-C-TCCTGCC----TT-AGT-A-AA--TGCATGTAAAACATTACTCACTGTATTACA-ATT 688
HPV31 G-TGTGTCATGC-TTA-A-A---G-TGTA-G---C---TATAATTAATTGCATATAGGTATTAC........ 801

HPV52 AATATGTC-TGT---ACATGATTAA-T---G 729

HPV33 ---TGC-T-GT------G-G-C----CCTGT---T-A....

HPV58 -=-TGT-T-GT------G-C-C-----AT---T-G....ooooriiiiiiiiiiins

GrougAlO.con
HPV6Eb
HPV11
HPV44

HPV55
HPV13

GrougAll.con
HPV34

446

SuperE.con CGGTCGTAAAAATCTAAAGTGATGATTGTTGTTGTTAACTACCATCATTCATTATTCTAGTTACAACAAGAA 724

CHSE({}J El.con CGGTCGTAAAAATCTAAAGTGATGATTGTTGTTGTTAACT%(]?SCATCATTCATTATTCTAGTTACAACAAGAA 661
a
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LCR Nucleotide Alignment

SUR/erA,con bbb e b b b b b b bl bl o ol ] 302
GrougAl.con
HPV32

HPV42 -
CHE ll‘j({;l §A2 .con ... .ACCTAATCCGGTCGCTG CTT_IQ CTTTCTAch’>TAAt‘5I'g§tG CAGtTGCtACACQTttC 651

HPV28
HPV10
HPV29

GrougAS.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

Grou;AS.con
HPV26

HPV51
Groué)AG.con
HPV30
HPV53

HPV56
HPV66

Groqu?.con .ACCGAAAIAGGTIGGGCa?cacatacctatac?..........vvvvvvvvveenns 572
HPV18 G

HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
Grou;)AS.con
HPV

564

.ACCGtTTACGGT'?’)TGCa’)'?AACAgG’”TtT'? .......................... 602

oG T GO ATTAT 685

. G---T
----- A---C-AGTACATG-ACAG
ACCGCTTTCGGTTGCTACA’)GTTTTATTACT ........................... 424

HPV40 s T,

GroquQ.con gt%tg’>acta’?’)’?’>accGttthggt’>acattgttcaaa’?caa’?tt’??’”)’?’?’?’>’7’> 589

PV16 -G-TG CAA-----—--G--- T---CAT--AC--G---C-....ovevirnn 735

HPV35h --TATATGC-CACAGGT--G-C-AACCGAT---GATT-CAGTTT-ATAAGCATTTC............ 744
HPV31L o T———G—T——AC——G———T—G 833

HPV52
HPV33
HPV58

GrougAlO.con
HPV6Eb
HPV11
HPV44

HPV55
HPV13

GrougAll.con
HPV34

SuperE.con CCTAGGAGTTATATGCCAGAAGTAAGCCTATAAAATACACAGGTAAGACTCTGCACAGGACCAG 788

(HSE({}J El.con CCTAGGAGTTATATGCCAGAAGTAAGCCTATAAAATACACAGGE;I'7A9AGACTCTGCACAGGACCAG 725
a
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SuperA.con
HPV54
GrougAl.con
HPV32

HPV42
GrougAZ.con
HPV.

HPV28

HPV10
HPV29

GrougA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

Grou;AS.con
HPV26

HPV51
GrougAG.con
HPV30

HPV53
HPV56
HPV66

GrOUfA7.COﬂ
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
Grou;)AB.con
HPV

HPV40
GrOUfAQ.con
HPV16

HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58

GrougAlO.con
HPV6Eb

HPV11
HPV44
HPV55
HPV13

GrougAll.con
HPV34

LCR Nucleotide Alignment

E2 bind ->
360

Sp-1 bind
-> E1l binding site <- -> <p- ->E2 bind <-
’>’>’>’>tt’>ttaTtat’>ataaattacaAtc’Jta?????tttaaaaaatgll_gGgaGtaACCGAaaacGGTt’P’?c A
--T----C--T--T-T-A--T-CAACCATGAT--AT----TA------GG-------------. .- A 702
LCT2TT2TTATTATAAA?TA?AATC?T?G??22T?T?AAAAA??AGGGAG?AACCGA??TCGGTT..?AA
oir-G--G---m----G--T----T-T-AAT-A-A-----G T------ G------ TA LT-- 625
«o.=-T--C----------C--C----C-G-..C-T-G-----TA------ T---- AT------ . 631

TTTCtAACTATA%_'IA'TATAGAA"’?AtaAT’?taCA EIAAtaAaAAgTAGGGAG%gACCGAAaACGGTa .CGA

382

715

755

. TTCTTTTTATGATAGTTTATAACAATCATATATGTAAAAA7(é'5I'AGGTTGGCACCGAAAACGGTC .GGA

. GGTTTATAATaTATAACTATAATCCTTt ’?aTttAAAAATAG%—I-EétGTaACCGAAAACGGTC .aGA 626

.C-- 669
..AT-CA C --- 683

. T’?TTT’)T’?ATAAC’)TTTAACAATTAT’)T. . .'?GT’)A’?”A’?'?AGGGTGTAACCGAAAA'?GGTT ??7?A
A-A A- CT-AA CA- 802

_____________________ 819
ATTtaTA?At?GGGAGT?ACCGAAA?GGTTTaggA
G A--TCA- 748

317

Oy YL Cor i T--A-AA-CTmemememmememens G---.ATG-

. TT”TAATT'?TTGAAAGTt'?CAAtCaTAC 659
A-----A A---G----G G-AA

629

477

662

- ATttaTaATaCTaARZAAAT 2ata? 27 11taaAAAAZAG GGG TAACCGAAAACGGTC. .gaA
o AAA - CCATCAG-T---CTA—-C T-T. 800

649

T G. G--T.C--
R/ N Core--GCC-AAT C-G T-wmo-Crmrmrmemcmmememcmennen JTG-

.TCCTEaTtATagTTaaTAACAATCTt_aI_g '7”7TttAaAAAAgA GGaGGgACCGAAaaCGGTT') CAA

537

rimeeeee-A=-T---TC
TTATAATTATAAAAAACTATAATCCTAC...  TATAAAATATAGGGTGTAACCGAAAACGGTTG.CAA

755
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LCR Nucleotide Alignment

SuperA.con
HPV54
GrougAl.con
HPV32

HPV42
GrougAZ.con
HPV.

HPV28

HPV10
HPV29

GrougA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

Grou;AS.con
HPV26

HPV51
GrougAG.con
HPV30
HPV53

HPV56
HPV66

GrOUfA7.COﬂ
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59
Grou;)AS.con
HPV

HPV40
GrOUfAQ.con
HPV16

HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58

GrougAlO.con
HPV6Eb
HPV11
HPV44

HPV55
HPV13

GrougAll.con
HPV34

signal
E2 bind <- -> <-

------ C—-A AAA-T CA 685
CCGAATGGGGTACATATAAAAagAGgecCata?tge? TGICAGAAGCICA

656
812
686
693
CCGACCTGGGTACATATATAAAGAAACCGTAGGGTCAGCAAAGCACSAé:gTCATCT
CCGAAatCGGTcG.TATAaAAACAGIAGCaggATGTACAAGGGCAGGG
————— T----T- - T--—-A--——-- 674
. 700
—————— A------ GCC 730
CCGAAAOCGGT’?CATATAAAAGT’??A’?’?G’)TA??????T’?’PAA’?'A’)’?’)C’?
—————— C----A-----------AA-AG-C--GCTACG-GC--A-CAG-T 852
—————— A----G-----------GC-GT-G--AAAGTA-AG--G-ACA-C 869
CCGAAAACGGTACATATAAAAG??2??22tt?tta????t?a?gatAtCC
—————————————————————— CACTG-ACCA-ACGGAC-GTG--C-- 796
---CACTG-GTAC-ACACCC-G--C---- 803
---GCAGC--A--CTGTG-GGAC------ 849
—————————————————————— GCAGCC-G--GTGCC-GTA------- 767
CCgAAAaCGGTGtATAT V2 8ctgt’>’?aaA’>’)a ?tg?ccataccgGA 85
--A------=-C---- T GTGG -AA--TGCATT-C-GG 810
———————— G--------CGCAGTC-C-GTTTC--T-------- 779
memmemmemeeeeeeees G.---AAC-C-GC--T--T-T-----A 811
--C-ATGCA---GTT-C-TG--CATA---- 906
———————————— C-------G-TA--TG---AG-AAA-GG--ACGGC 818
CCGAAA’>CGGTACATATAAA’P’?CCAACCCAAAAAACCTG’>T’>TGGGGCCA’>T
—————— A AA A-C C- 813
—————— G TT C-T G- 714
CCGAAA’7CGGT’?'PatATAtAaAGcAgAcatttt?’?’)gta’?gca’?ctgcag’>’>ct’>CATTGTAAGGTGCGGT
C----TAG 879 832
—————— AT GG -C-T-G-A-TTT--GCAA-C--A-—ACGCC 953
—————— C----GT-------T--A-C---G-G-AGCTA-C---CGGC- 889
—————— A----GC------------A-------GCA---A-GTA-----CGA-- 924
—————— C----GC--------mmmom - TTG---G--TA------GA-- 794
CCGAAAACGGTH. aTATAtAAACCAGCECaAAAAtT’PAGCAagCGgGGCATa
. A-T----GA--A-----T 756
A A 741
A A 724
G. G 742

CCGATATCGGTGCATATATAAGTGCTGCAGTACACTGCTGGACAGATéI'OGéGGAA

[I-LCR-18
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404
753

428

763

809

673

347

695

672

523

709

587

808



